


































































































 アミノ酸配列データからタソバク質系統樹を推定するための最尤法は，Kishino et a1．（1990）
によって開発された．これは，Dayhoff et a1．（1978）によって調べられた経験的なアミノ酸置
換行列にしたがったマルコフ・モデルにもとづいている．この方法により，古細菌の進化的た
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